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黄牛の遺伝子型とその多様性を黒毛和種との関連で検討した。青海黄牛27 頭の mtDNA のD-lop
領域には、 23 のハプロタイプが存在し、これらはBos taurs 型21頭、 Bosindcu 型2頭、 Yak
型4頭に分類された。このように青海黄牛の母系は、 Bos taurs 型が多数を占めていたが、イン
ド型も若干含まれ、また同じウシ科でもヤク属を母系にしているタイプもみられ、遺伝的多様性
















































2.供試した黒毛和種 13 頭から 31 のハプロタイプが検出された。これらはすべてBos taurs 
に属し、さらに東アジア型が 65% 、ヨーロッパ型が 35% を占めた。黒毛和種の東アジア型およ
びヨーロッパ型のなかには、見島牛とまったく同じ遺伝子型がそれぞれ40% 、3%見いだされた。
3. 採材した韓牛 20 頭は、 16 のハフロタイフに分けられ、非常に遺伝的変異に富んでいた。




4. 青海黄牛 27 頭を分析した結果、 23 のハフ？ロタイプが見られた。すなわち、青海黄牛の母
系はBos taurs (78% ）を主としているものの、 Bos indcus およびヤク属を母系としている





コンドリア DNA D-lop 領域における遺伝的多様性を調べるとともに、系統樹を作成し、これら
の牛の類縁関係を検討したものである。これらの結果から、アジア大陸から日本に家畜牛が伝わ
ったと考えられる3つの可能性について考察した。すなわち、朝鮮半島から日本へ家畜牛が渡来
したことを裏付けるとともに、さらに従来の朝鮮半島からの渡来一元説から多元説へと仮説を展
開させた。
以上のように本研究では、ミトコンドリア DNA 解析という手法を用い、アジアにおける牛の
移動に関して新しい知見を得ることができた。本研究は、肉用牛の育種・改良分野の研究進展に
貢献すると期待されることから、博士（農学）の学位論文として十分な価値を有するものである
と、審査委員一同判定した。
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